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不同施犖方式对水稻根际土壤

微生物生态效应的影响
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［摘　要］　【目的】揭示水稻根际土壤微生物数量、微生物生物量Ｃ、Ｎ含量及酶活性的变化规律，阐明水稻－土

壤－微生物之间的协同作用机理。【方法】设总施Ｎ量为２２５ｋｇ／ｈｍ
２，按基肥＋分蘖肥与穗肥的施Ｎ比例设Ｎ１、Ｎ２、

Ｎ３３种处理，对应的施Ｎ比例分别为８∶２，７∶３和６∶４，并以全生育期不施肥为空白对照（Ｎ０），对不同施Ｎ方式下

水稻根际土壤微生物生态效应进行研究。【结果】（１）各处理根际土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生

固氮菌数量和微生物生物量Ｃ、Ｎ含量在水稻移栽后缓慢上升，到分蘖期达到最大；然后又逐渐下降，到孕穗期达最小

值；之后随着水稻继续生长（孕穗期～齐穗期）又逐渐回升。根际土壤脲酶、酸性磷酸酶活性在水稻移栽后逐渐增强，

到孕穗期达最高值；之后又逐渐下降，到成熟期达最小值。随着水稻生长，真菌、反硝化细菌、反硫化细菌数量逐渐减

少，在孕穗期均达最小值；然后随着水稻继续生长，其数量又增加。（２）施肥处理水稻根际土壤细菌、放线菌数量，微

生物生物量Ｃ、Ｎ含量及土壤脲酶、磷酸酶活性，均显著高于不施肥处理；不施肥处理水稻根际土壤真菌数量显著高于

施肥处理。（３）在孕穗期至齐穗期，施肥处理间根际土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌数量，

均是Ｎ３ 处理最大，Ｎ２ 处理次之，Ｎ１ 处理最小。【结论】适当增加水稻中、后期施Ｎ比例，有利于促进水稻中、后期的

根际土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌生长，间接地提高根际土壤中脲酶、酸性磷酸酶的活

性，为稻株的快速生长创造了良好的根际营养环境和物质基础。
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　　土壤微生物是土壤的重要组成部分。根际土壤

微生物可以非常迅速、活跃地参与养分循环和转化，

加快根际土壤中有机磷、有机氮的分解及其他矿质

元素的活化，从而提高养分的有效性。根际土壤微

生物的生长、死亡和矿化与植物生长之间的关系甚

为密切［１３］。

目前，有关水稻根际微生物区系、微生物生理类

群、微生物生物量及酶活性的研究较多［４６］，但大多局

限于水稻生长的某一时期，而关于整个生育期水稻生

长对土壤微生物和土壤酶活性的影响及其关系的研

究较少［７］。本研究测定了水稻各生育期根际土壤的

微生物区系，微生物生理类群数量，微生物生物量

Ｃ、Ｎ含量及酶活性，以期揭示不同施Ｎ方式下水稻

根际土壤微生物数量，微生物生物量Ｃ、Ｎ含量及酶

活性的变化规律，阐明不同施Ｎ方式下水稻－土壤

－微生物之间的协同作用机理，为当前水稻科学施

肥及促进土壤良性生态循环提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

１．１．１　供试水稻　Ⅱ优航２号，由福建省农业科学

院水稻研究所用不育系Ⅱ３２Ａ与恢复系航２号配

组而成的三系中籼杂交水稻新组合。２００７年通过

国家农作物品种审定【国审稻２００７０２０】，并被农业

部列为超级稻的杂交稻组合。

１．１．２　供试肥料　有机肥（畜禽粪，犿（Ｎ）∶

犿（Ｐ２Ｏ５）∶犿（Ｋ２Ｏ）＝０．５３８∶０．１７４∶０．２２９）、尿素

（Ｎ４６０ｇ／ｋｇ）、氯化钾（Ｋ２Ｏ６００ｇ／ｋｇ）、碳铵（Ｎ１７１

ｇ／ｋｇ）、钙 镁 磷 肥 （Ｐ２Ｏ５ １２０ ｇ／ｋｇ）和 复 合 肥

（犿（Ｎ）∶犿（Ｐ２Ｏ５）∶犿（Ｋ２Ｏ）＝１２∶５∶８）。

１．１．３　供试土壤　供试土壤基本理化性质：ｐＨ

４．９，全氮３．０ｇ／ｋｇ，有效氮１２６．７ｍｇ／ｋｇ，速效氮

１７．２ｍｇ／ｋｇ，速效钾５８．４ｍｇ／ｋｇ，砂粒２８６ｇ／ｋｇ，

粉粒５７２ｇ／ｋｇ，粘粒１６８ｇ／ｋｇ。

１．２　试验设计

试验于２００６年在福建尤溪县西城镇进行。于

０３０９播种，０４１８移栽，０７１１齐穗，０８１４成熟。按

基肥＋分蘖肥与穗肥的施Ｎ比例（质量比）设３种

处理，即处理Ｎ１ 为８∶２，Ｎ２ 为７∶３，Ｎ３ 为６∶４，以

全生育期不施肥为空白对照（Ｎ０）（表１）；总施Ｎ量

为２２５ｋｇ／ｈｍ
２，基肥施用时间为０４１４，以有机肥、

尿素、氯化钾、复合肥作基肥，Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理的施
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用量分别为７５００，１２．７２，３００，３７５和７５００，１２．７２，

３００，１８７．５及７５００，１２．７２，３００，０ｋｇ／ｈｍ
２；分蘖肥

施用时间分别为０４１７（碳铵、钙镁磷肥）、０４１８（钙

镁磷肥）和０４２４（复合肥），Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３３个处理中等

量施入各肥料，其施用量分别为３００，４５０，７０和

３１２．４５ｋｇ／ｈｍ
２；穗肥施用时间为０６０１（复合肥），

Ｎ１、Ｎ２ 和Ｎ３ 处理中复合肥的施用量分别为３７５，

５６２．５和７５０ｋｇ／ｈｍ
２。各处理随机区组排列，３次

重复，共计１２个小区。小区面积１３．３ｍ２，栽植密

度３０丛／ｍ２，每小区做田埂，作用是防止肥、水流失

及相互渗漏。

表１　不同处理水稻的Ｎ肥施用比例

Ｔａｂｌｅ１　Ｎｉｔｒｏｇｅｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｉｎｒｉｃｅ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

施Ｎ比例／％ Ｎｉｔｒｏｇｅｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

基肥＋分蘖肥

Ｂａｓａｌｔｉｌｌｅｒｉｎｇｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

穗肥

Ｓｐｉｋｅｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

Ｎ０ ０ ０

Ｎ１ ８０ ２０

Ｎ２ ７０ ３０

Ｎ３ ６０ ４０

１．３　研究方法

１．３．１　土样采集　分别在水稻生长的移栽期（０４

１８）、分蘖期（０５０２）、孕穗期（０６１０）、齐穗期（０７

１１）、成熟期（０８１４）取样，取样时在每小区中选择

２～３丛典型水稻，掘出面积为１０ｃｍ×１０ｃｍ、深度

为１５ｃｍ的包含水稻根系的整块土壤样本，然后用

塑料袋包住土壤部分，植物的地上部分仍保持原状，

带回实验室，用药匙将附着在根上的土壤刮下，备

用。

１．３．２　根际土壤微生物生物量Ｃ含量的测定
［８］
　

土壤微生物生物量Ｃ含量用氯仿熏蒸，０．５ｍｏｌ／Ｌ

Ｋ２ＳＯ４ 提取，ＴＯＣ５００自动分析仪测定。

１．３．３　根际土壤微生物生物量Ｎ含量的测定
［９］
　

土壤微生物生物量 Ｎ含量用氯仿熏蒸，０．５ｍｏｌ／Ｌ

Ｋ２ＳＯ４ 提取，经消化用连续流动分析仪测定。

１．３．４　根际土壤微生物区系的测定
［１０］
　细菌培养

采用葡萄糖牛肉膏蛋白胨培养基，放线菌培养采用

淀粉硝酸钾培养基（高氏１号），真菌培养采用马丁

盂加拉红培养基。细菌、真菌、放线菌计数采用稀释

涂抹平板法。微生物数量以每克土壤样品所含的菌

数表示。每克土壤样品所含的菌数＝同一个稀释度

几次重复的菌落平均数×１０×稀释倍数。

１．３．５　根际土壤微生物生理类群的测定
［１０］
　氨化

细菌采用蛋白胨氨化培养基，硝酸细菌采用亚硝酸

盐培养基，好气性自生固氮菌采用阿须贝无氮培养

基，反硝化细菌采用反硝化细菌培养基，反硫化细菌

采用斯塔克反硫化细菌培养基。

以上细菌的计数均采 用最 大或然计 数法

（ＭＰＮ）。

１．３．６　根际土壤酶活性的测定
［１１］
　土壤中脲酶活

性用苯酚钠比色法测定，酸性磷酸酶活性用磷酸苯

二钠比色法测定。

１．４　统计分析方法

数据的整理及统计分析均用 Ｅｘｃｅｌ２００３和

ＤＰＳ数据处理系统。

２　结果与分析

２．１　不同施 Ｎ方式对土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含

量的影响

微生物生物量Ｃ或 Ｎ含量是评价土壤微生物

参与土壤中Ｃ、Ｎ物质转化循环能力的重要指标，土

壤微生物量可用其表征［１２］。不同施 Ｎ方式对土壤

微生物生物量Ｃ、Ｎ含量的影响见表２。

表２　不同施Ｎ方式下水稻根际土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量的变化

Ｔａｂｌｅ２　Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｍｅｔａｂｏｌｉｃｂｉｏｍａｓｓｃａｒｂｏｎａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎｒｉｃｅｕｎｄｅｒｔｈｅ

ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＮａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｍｏｄｅｓ ｍｇ／ｋｇ

项目

Ｉｔｅｍ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

移栽期

Ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ

分蘖期

Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

孕穗期

Ｂｏｏｔｉｎｇ

齐穗期

Ｆｕｌｌｈｅａｄｉｎｇ

成熟期

Ｍａｔｕｒｉｔｙ

微生物生物量Ｃ含量

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｍｅｔａｂｏｌｉｃｂｉｏｍａｓｓ

ｃａｒｂｏｎｃｏｎｔｅｎｔ

Ｎ０ ２７４．７８ｄ ３３４．８５ｄ １１４．３６ｃ １８４．８６ｃ ２１３．０７ｂ

Ｎ１ ５１４．８３ａ ６２５．４６ａ ２７４．８５ｂ ３２４．８５ｂ ３８５．５０ａ

Ｎ２ ４６８．７５ｂ ５６４．３５ｂ ２７６．７１ｂ ３２６．７１ｂ ３９０．６７ａ

Ｎ３ ４１２．９２ｃ ５３４．１８ｃ ３１５．５８ａ ３６５．５８ａ ３９２．８２ａ

微生物生物量Ｎ含量

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｍｅｔａｂｏｌｉｃｂｉｏｍａｓｓ

ｎｉｔｒｏｇｅｎｃｏｎｔｅｎｔ

Ｎ０ ４６．３６ｄ ５１．５８ｄ ２５．８３ｃ ３４．２３ｃ ４０．２５ｂ

Ｎ１ ８４．６２ａ ９５．６５ａ ４１．６９ｂ ４９．２２ｂ ５８．２４ａ

Ｎ２ ７３．２１ｂ ８４．７４ｂ ４３．２１ｂ ５０．８７ｂ ５９．３２ａ

Ｎ３ ６６．５４ｃ ７４．２５ｃ ４８．３６ａ ５５．９４ａ ６０．５５ａ

　　注：同列数据后标相同字母者表示差异不显著（犘＞０．０５），标不同字母者表示差异显著（犘＜０．０５）。下表同。

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｉｎｏｎｅｒｏｗｍｅａｎｓｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．
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　　由表２可知，无论是施肥还是不施肥，在整个生

长期内，水稻根际土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量的变

化趋势相似。根际土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量在

水稻移栽后先缓慢上升，到分蘖期均达到最大；随着

水稻的生长均又逐渐下降，到孕穗期达最小值；之后

随着水稻继续生长，均又逐渐增加。成熟期，Ｎ０、

Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理中，土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量分

别为移栽期的７７．５４％，７４．８８％，８３．３４％，９５．１３％

和８６．８２％，６８．８２％，８１．０２％，９１％。

由表２还可知，在水稻各生育期，施肥处理土壤

微生物生物量Ｃ、Ｎ含量均显著高于不施肥处理，说

明施肥有利于提高土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量。

在移栽期、分蘖期，基肥＋分蘖肥施Ｎ比例大的Ｎ１

处理土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ含量均最大，分别为

５１４．８３，８４．６２和６２５．４６，９５．６５ｍｇ／ｋｇ，Ｎ２ 处理次

之，Ｎ３ 处理最小，且Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理间差异显著；在

孕穗期、齐穗期，穗肥施Ｎ比例大的Ｎ３ 处理土壤微

生物生物量Ｃ、Ｎ含量均最大，分别为３１５．５８，４８．３６

和３６５．５８，５５．９４ｍｇ／ｋｇ，Ｎ２ 处理次之，Ｎ１ 处理最

小，Ｎ３ 与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异显著，而Ｎ１ 与Ｎ２ 处理

间差异不显著；在成熟期，Ｎ３ 处理土壤微生物生物

量 Ｃ、Ｎ 含量均最大，分别为 ３９２．８２ 和６０．５５

ｍｇ／ｋｇ，但其与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异不显著。表明适

当减少基肥＋分蘖肥施 Ｎ比例，增加穗肥施 Ｎ比

例，有利于水稻中、后期根际土壤微生物生长。

２．２　不同施Ｎ方式对土壤微生物区系的影响

由表３可以看出，无论是施肥还是不施肥，随着

水稻生长，土壤细菌数量逐渐增加，到分蘖期达最高

值，然后随着水稻继续生长，细菌数量趋于下降，到

孕穗期达最小值，此时 Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理土壤细

菌数量分别为移栽期的６７．９３％，４８．２２％，５４．８６％

和６６．３４％；之后随着水稻继续生长，土壤细菌数量

又逐渐，到成熟期，Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理土壤细菌数

量分别为移栽期的９０．３０％，６５．６０％，７３．２０％和

８３．２１％。

表３　不同施Ｎ方式下水稻根际土壤微生物区系的变化

Ｔａｂｌｅ３　ＣｈａｎｇｅｓｉｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｌｏｒａｉｎｒｉｃｅｕｎｄｅｒｔｈｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＮａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｍｏｄｅｓ

项目

Ｉｔｅｍ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

移栽期

Ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ

分蘖期

Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

孕穗期

Ｂｏｏｔｉｎｇ

齐穗期

Ｆｕｌｌｈｅａｄｉｎｇ

成熟期

Ｍａｔｕｒｉｔｙ

细菌／
（×１０６ｇ－１）

Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｎ０ ６２．３６ｄ １１３．５１ｄ ４２．３６ｃ ５１．８７ｃ ５６．３１ｂ

Ｎ１ １５１．２１ａ ２０４．２２ａ ７２．９２ｂ ８２．１１ｂ ９９．１９ａ

Ｎ２ １３７．３４ｂ １８５．２３ｂ ７５．３５ｂ ８２．６９ｂ １００．５３ａ

Ｎ３ １２３．９２ｃ １７２．９６ｃ ８２．２１ａ ９０．８４ａ １０３．１２ａ

真菌／
（×１０４ｇ－１）

Ｆｕｎｇｉ

Ｎ０ ５２．３２ａ ３６．３２ａ ２０．０６ａ ２６．８９ａ ４２．２８ａ

Ｎ１ ３２．５３ｃ ２２．１４ｃ １６．９５ｂ ２０．７３ｂ ３１．１１ｂ

Ｎ２ ３６．４８ｃ ２５．４６ｃ １６．６２ｂ ２０．１０ｂ ３２．２４ｂ

Ｎ３ ４０．２４ｂ ２９．７１ｂ １３．６５ｃ １５．０７ｃ ３０．６０ｂ

放线菌／
（×１０５ｇ－１）

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

Ｎ０ ４７．１６ｃ ６０．８５ｄ ２１．５６ｃ ３４．１７ｃ ３９．６４ｃ

Ｎ１ ９２．６２ａ １１９．３７ａ ４６．１３ｂ ５３．４５ｂ ５９．６１ｂ

Ｎ２ ８０．２３ｂ １０６．４７ｂ ４８．６５ｂ ５６．８９ｂ ６１．１８ａｂ

Ｎ３ ７４．５８ｃ ９５．９８ｃ ５４．９１ａ ６３．４７ａ ６４．７３ａ

　　水稻根际土壤放线菌数量变化规律与细菌相

似。随着水稻生长，各处理的放线菌数量逐渐增加，

于分蘖期达最高值，然后随着水稻的继续生长，放线

菌数量减少，在孕穗期达最小值，此时 Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２、

Ｎ３ 处理土壤放线菌数量分别为移栽期的４５．２２％，

４６．５７％，６０．６４％和７３．６３％；到成熟期，Ｎ０、Ｎ１、

Ｎ２、Ｎ３ 处理土壤放线菌数量均增加，分别为移栽期

的８４．０５％，６４．３６％，７６．２６％和８６．７９％。

土壤中真菌数量的变化规律与细菌、放线菌不

同。随着水稻生长，Ｎ０、Ｎ１、Ｎ２ 和Ｎ３ 处理土壤真菌

数量逐渐减少，在孕穗期达最小值，分别为移栽期的

３８．３４％，５２．１１％，４５．５６％和３３．９２％；然后随着水

稻继续生长，真菌数量又增加，到成熟期 Ｎ０、Ｎ１、

Ｎ２、Ｎ３ 处理的土壤真菌数量均增加，分别为移栽期

的８０．８１％，９５．６３％，８８．３８％和７６．０４％。

由表３还可知，在水稻各生育期，施肥处理土壤

细菌、放线菌数量均显著高于不施肥处理，而真菌数

量显著低于不施肥处理，说明施肥有利于提高土壤

细菌、放线菌数量，减少真菌数量。施肥处理间，移

栽期、分蘖期以 Ｎ１ 处理土壤细菌、放线菌数量最

多，真菌数量最少，分别为１５１．２１×１０６，９２．６２×

１０５，３２．５３×１０４ 和２０４．２２×１０６，１１９．３７×１０５，

２２．１４×１０４ｇ
－１，且Ｎ１ 与Ｎ２、Ｎ３ 处理间差异显著；

孕穗期、齐穗期以Ｎ３ 处理的土壤细菌、放线菌数量

最多，而 真菌数量 最 多，分 别 为 ８２．２１×１０６，

５４．９１×１０５，１３．６５×１０４ 和９０．８４×１０６，６３．４７×

１９第１２期 杨　东等：不同施Ｎ方式对水稻根际土壤微生物生态效应的影响



１０５，１５．０７×１０４ｇ
－１，Ｎ３ 与 Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异显

著，而Ｎ１ 与Ｎ２ 处理间差异不显著；成熟期以Ｎ３ 处

理土壤细菌、放线菌数量最多，真菌数量最少，分别

为１０３．１２×１０６，６４．７３×１０５，３０．６０×１０４ｇ
－１，但其

与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异不显著。表明适当减少水稻

前期施Ｎ比例，增加中、后期施Ｎ比例，有利于水稻

中、后期根际土壤细菌、放线菌的生长，抑制真菌生

长。

２．３　不同施Ｎ方式对土壤微生物生理类群的影响

根际土壤微生物生理类群的变化，反映了根际

土壤微生态的物质代谢能力。由表４可知，无论是

施肥还是不施肥，在水稻整个生长期内，土壤氨化细

菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌的数量在水稻移栽

后均逐渐增多，到分蘖期达最大值；然后随着水稻继

续生长趋于下降，到孕穗期均达最小值；之后，随着

水稻继续生长均又逐渐增加。土壤中反硝化细菌、

反硫化细菌数量变化规律与氨化细菌、硝酸细菌、好

气性自生固氮菌不同。随着水稻生长，各处理土壤

反硝化细菌、反硫化细菌数量逐渐减少，在孕穗期达

最小值；然后随着水稻继续生长，均又逐渐增加。

由表４还可知，在水稻各生育期，施肥处理土壤

氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌数量均显著

高于不施肥处理高，而反硝化细菌、反硫化细菌数量

均显著低于不施肥处理。说明施肥有利于提高土壤

氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌数量，则减

少了反硝化细菌、反硫化细菌数量。施肥处理间，移

栽期、分蘖期以 Ｎ１ 处理土壤氨化细菌、硝酸细菌、

好气性自生固氮菌数量最大，反硝化细菌、反硫化细

菌数量却最少，且Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理间差异显著；孕穗

期、齐穗期以 Ｎ３ 处理土壤氨化细菌、硝酸细菌、好

气性自生固氮菌数量最多，而反硝化细菌、反硫化细

菌数量最少，且Ｎ３ 与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异显著；成熟

期以Ｎ３ 处理土壤氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生

固氮菌数量最多，反硝化细菌、反硫化细菌数量最

少，但其与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异不显著。表明适当减

少水稻前期施Ｎ比例，增加中、后期施Ｎ比例，有利

于水稻中、后期根际土壤氨化细菌、硝酸细菌、好气

性自生固氮菌的生长，抑制反硝化细菌、反硫化细菌

的生长，加强了土壤的氨化作用、固氮作用和硝化作

用，减弱反硝化作用和反硫化作用，从而加快了土壤

氮素的代谢与利用，减少了氮素损失，有利于土壤碳

和硫等营养元素的循环。

表４　不同施Ｎ方式下水稻根际土壤微生物生理类群数量的变化

Ｔａｂｌｅ４　ＣｈａｎｇｅｓｉｎｔｈｅｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｆｌｏｒａｉｎｒｉｃｅｕｎｄｅｒｔｈｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＮａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｍｏｄｅｓ

项目

Ｉｔｅｍ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

移栽期

Ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ

分蘖期

Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

孕穗期

Ｂｏｏｔｉｎｇ

齐穗期

Ｆｕｌｌｈｅａｄｉｎｇ

成熟期

Ｍａｔｕｒｉｔｙ

氨化细菌／
（×１０６ｇ－１）

Ａｍｍｏｎｉｆｉｅｒ

Ｎ０ ９．９２ｄ ２６．５７ｄ ５．３４ｄ ６．８１ｃ ８．２３ｂ

Ｎ１ ２６．３８ａ ６５．９６ａ １１．１３ｃ １３．２１ｂ １８．２３ａ

Ｎ２ ２３．０２ｂ ５９．７３ｂ １２．７５ｂ １５．３２ｂ １８．５６ａ

Ｎ３ ２０．３１ｃ ５３．２９ｃ １５．５６ａ １６．９８ａ １８．８２ａ

硝酸细菌／
（×１０３ｇ－１）

Ｎｔｒｉｃａｃｉｄｂａｃｔｅｒｉａ

Ｎ０ ９．３２ｄ １６．６５ｄ ５．３４ｄ ６．８１ｃ ８．２３ｂ

Ｎ１ ２０．８７ａ ３０．９２ａ ８．１７ｃ １０．６９ｂ １３．８７ａ

Ｎ２ １８．１５ｂ ２７．５３ｂ ９．０２ｂ １０．８５ｂ １３．９５ａ

Ｎ３ １６．４７ｃ ２４．３１ｃ １０．２３ａ １２．３８ａ １４．０９ａ

好气性自生固氮菌／
（×１０２ｇ－１）

Ａｅｒｏｂｉｃａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ

Ｎ０ １８．６５ｃ ６０．８５ｄ ６．８７ｄ ９．６６ｄ １４．１３ｂ

Ｎ１ ３５．８２ａ ７９．２５ａ １０．７３ｃ １３．５２ｃ ２２．３６ａ

Ｎ２ ３１．６２ｂ ７１．０９ｂ １２．６５ｂ １６．１０ｂ ２２．４４ａ

Ｎ３ ２７．１２ｃ ６３．５０ｃ １５．１９ａ １８．６５ａ ２３．１１ａ

反硝化细菌／
（×１０５ｇ－１）

Ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒ

Ｎ０ ２０．１６ａ １６．７８ａ １１．５４ａ １３．７７ａ １８．３０ａ

Ｎ１ １１．３３ｄ ７．１６ｄ ５．８４ｂ ８．９２ｂ １３．７４ｂ

Ｎ２ １３．９８ｃ ９．５５ｃ ５．７２ｂ ８．８９ｂ １３．６１ｂ

Ｎ３ １６．２３ｂ １１．６３ｂ ４．１２ｃ ７．４７ｃ １３．３４ｂ

反硫化细菌／
（×１０３ｇ－１）

Ｄｅｓｕｌｐｈａｔｅｒｅｄｕｃｅｒ

Ｎ０ １７．４５ａ １３．８２ａ ８．１７ａ １２．６７ａ １５．９８ａ

Ｎ１ １０．１８ｄ ６．６５ｄ ５．８６ｂ ７．１９ｂ １３．１１ｂ

Ｎ２ １２．３４ｃ ８．３８ｃ ５．８２ｂ ７．１５ｂ １３．０８ｂ

Ｎ３ １４．６６ｂ １０．５４ｂ ３．７１ｃ ５．０６ｃ １３．０２ｂ

２．４　不同施 Ｎ方式对土壤脲酶、酸性磷酸酶活性

的影响

脲酶是一种酰胺酶，直接参与尿素的形态转化，

能催化有机质分子中肽键的水解。脲酶活性与土壤

微生物数量、有机质含量、全氮和速效氮含量呈正相

关［６］。磷酸酶是土壤中广泛存在的一种水解酶，能

催化磷酸酯的水解反应，与有机磷的矿化及植物营

养关系密切，根际土壤磷酸酶可以表征根际土壤磷
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的状况。由表５可以看出，无论是施肥还是不施肥，

在水稻整个生长期内，土壤脲酶和酸性磷酸酶活性

的变化趋势均相似，即酶活性在水稻移栽后均逐渐

增强，到孕穗期达最大值；然后随着水稻继续生长，

酶活性趋于下降，至成熟期达最小值。表明在移栽

期，水稻生长缓慢，根际土壤脲酶、酸性磷酸酶活性

相对较低。分蘖期、孕穗期是水稻生长最旺盛阶段，

也是土壤酶活性最强的时期。此时水稻根系将分泌

出更多的有机酸和碳水化合物，进而刺激相关酶的

活性。

表５　不同施Ｎ方式下水稻根际土壤脲酶、酸性磷酸酶活性的变化

Ｔａｂｌｅ５　Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｓｏｉｌｕｒｅａｓｅａｎｄａｃｉｄｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅｉｎｔｈｅｆｉｒｓｔｃｒｏｐｏｆｒａｔｏｏｎ

ｒｉｃｅｕｎｄｅｒｔｈｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＮａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｍｏｄｅｓ

项目

Ｉｔｅｍ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

移栽期

Ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ

分蘖期

Ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ

孕穗期

Ｂｏｏｔｉｎｇ

齐穗期

Ｆｕｌｌｈｅａｄｉｎｇ

成熟期

Ｍａｔｕｒｉｔｙ

脲酶（ＮＨ３Ｎ）／

（ｍｇ·ｇ－１·ｄ－１）

Ｕｒｅａｓｅ

Ｎ０ ０．２４ｄ ０．２８ｄ ０．３５ｃ ０．２２ｃ ０．１８ｃ

Ｎ１ ０．６０ａ ０．７３ａ ０．９７ｂ ０．５５ｂ ０．４０ａ

Ｎ２ ０．５６ｂ ０．６６ｂ ０．９８ｂ ０．５７ｂ ０．４１ａ

Ｎ３ ０．５３ｃ ０．６０ｃ １．１５ａ ０．６９ａ ０．４２ａ

酸性磷酸酶（ｐｈｅｎｏｌ）／
（ｍｇ·ｇ－１·ｄ－１）

Ａｃｉｄｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

Ｎ０ ０．８１ｄ １．１８ｄ １．３８ｃ ０．７２ｃ ０．５３ｂ

Ｎ１ １．３１ａ １．８６ａ ２．７２ｂ １．０９ｂ １．０４ａ

Ｎ２ １．２０ｂ １．７１ｂ ２．７７ｂ １．１２ｂ １．０６ａ

Ｎ３ １．０６ｃ １．６１ｃ ２．９９ａ １．２１ａ １．０６ａ

　　由表５还可知，在水稻各生育期，施肥处理的土

壤脲酶、酸性磷酸酶活性均显著高于不施肥处理，说

明施肥有利于增强根际土壤脲酶、酸性磷酸酶活性。

施肥处理间，移栽期、分蘖期以 Ｎ１ 处理的土壤脲

酶、酸性磷酸酶活性最强，分别为０．６０，１．３１ 和

０．７３，１．８６ｍｇ／（ｇ·ｄ）；Ｎ２ 处理次之；Ｎ３处理最

小，且Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３ 处理间差异显著。孕穗期、齐穗期

以Ｎ３ 处理土壤脲酶、酸性磷酸酶活性最强，分别为

１．１５，２．９９和０．６９，１．２１ｍｇ／（ｇ·ｄ）；Ｎ２ 处理次之；

Ｎ１ 处理最小，Ｎ３ 与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异显著，而Ｎ１

与Ｎ２ 处理间差异不显著。成熟期以 Ｎ３ 处理的土

壤脲酶、酸性磷酸酶活性最强，分别为０．４２和１．０６

ｍｇ／（ｇ·ｄ），但其与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异不显著。表

明适当减少水稻前期施 Ｎ比例，增加中、后期施 Ｎ

比例，有利于增强水稻中、后期土壤脲酶、酸性磷酸

酶活性。

３　结论与讨论

根际土壤微生物对植物的生长、土壤结构与肥

力维持以及营养元素流动起着重要作用。土壤酶活

性是反映土壤肥力的有效生物学指标，研究表明，脲

酶与尿素水解密切相关，其活性对提高氮肥利用率

具有重要意义［１３１４］。酸性磷酸酶可加速土壤有机磷

脱磷速度，提高土壤磷素的有效性［１５１６］，是评价土壤

磷素生物转化方向的重要指标。

本研究分别测定了水稻根际土壤微生物区系数

量、微生物生理类群数量、生物量Ｃ、Ｎ含量及酶活

性，结果表明，无论是施氮还是不施氮，在整个水稻

生长期内，各处理水稻根际土壤微生物生物量Ｃ、Ｎ

含量，土壤微生物区系，微生物生理类群及土壤脲

酶、酸性磷酸酶活性变化趋势相似；土壤细菌、放线

菌、土壤氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生固氮菌数

量和微生物生物量Ｃ、Ｎ含量在水稻移栽后均缓慢

上升，到分蘖期达到最大；然后随着水稻的生长而均

逐渐下降，到孕穗期达最小值；之后随着水稻继续生

长，均又逐渐增加。根际土壤脲酶、酸性磷酸酶活性

在水稻移栽后均逐渐增强，到孕穗期达最大值；然后

随着水稻继续生长，土壤脲酶、酸性磷酸酶活性均趋

于下降，到成熟期达最小值。随着水稻生长，各处理

的土壤真菌、反硝化细菌、反硫化细菌数量均逐渐减

少，在孕穗期达最小值；然后随着水稻继续生长均又

增加。这可能是由于水稻移栽后，水稻根系处于恢

复和扎根阶段，生长较慢，对土壤养分的吸收能力

弱，根系分泌物也少，水稻根系对土壤的影响很小，

有利于促进土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细菌、

好气性自生固氮菌的生长，脲酶、酸性磷酸酶活性也

相对较低。孕穗期，水稻地上部分生长快，地下部分

正处于扩根期，既是水稻生长最旺盛的阶段，又是水

稻根系将分泌出更多有机酸和碳水化合物的阶段，

进而刺激相关酶的活性，因此在该土壤酶活性最强，

但此时根际土壤微生物的活动，却由于水稻根系竞

争营养元素而受到一定的抑制，从而可能导致根际

土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细菌、好气性自生

固氮菌数量及微生物生物量Ｃ、Ｎ含量减少；齐穗

期、成熟期，水稻生长基本完成，根系逐渐衰老，分泌

物减少，吸收能力下降，对微生物的抑制作用也减

３９第１２期 杨　东等：不同施Ｎ方式对水稻根际土壤微生物生态效应的影响



弱，根际土壤微生物数量及微生物生物量Ｃ、Ｎ含量

均略有增加，而土壤酶活性却下降。

本研究结果表明，在水稻各生育期，施肥处理土

壤细菌和放线菌数量，微生物生物量Ｃ、Ｎ含量及土

壤脲酶、酸性磷酸酶活性均显著高于不施肥处理，而

施肥处理土壤真菌数量均显著低于不施肥处理，说

明施肥有利于土壤细菌、放线菌的生长，提高微生物

生物量Ｃ、Ｎ含量及酶活性，而抑制真菌生长。

本研究中，施肥处理间，孕穗期、齐穗期、成熟期

以Ｎ３ 处理的土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细

菌、好气性自生固氮菌数量和微生物生物量Ｃ、Ｎ含

量最大，且脲酶、酸性磷酸酶活性最强，真菌、反硝化

细菌、反硫化细菌数量最少，但在孕穗期、齐穗期，

Ｎ３ 与Ｎ１、Ｎ２ 处理间差异显著；在成熟期，Ｎ３ 与Ｎ１、

Ｎ２ 处理间差异不显著。表明适当减少水稻前期施

Ｎ比例，增加中、后期施 Ｎ比例，有利于促进水稻

中、后期根际土壤细菌、放线菌、氨化细菌、硝酸细

菌、好气性自生固氮菌的生长，间接地提高了根际土

壤中脲酶、磷酸酶的活性，从而保证了水稻根际土壤

中碳、氮、磷等营养元素的良好利用与循环，为水稻

植株的快速生长创造了良好的根际营养环境和物质

基础。
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